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Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung von Bacillus cytotoxicus
als Spender- und Empfangerorganismus

gemaR § 5 Absatz 1 GenTSV

Allgemeines

Bacillus cytotoxicus ist ein Gram-positives, sporenbildendes, thermotolerantes und fakultativ
anaerobes Bakterium der Familie Bacillaceae. Es gehdrt zusammen mit Bacillus anthracis, Ba-
cillus cereus sensu stricto, Bacillus mycoides, Bacillus pseudomycoides, Bacillus thuringiensis,
Bacillus toyonensis und Bacillus weihenstephanensis zur Bacillus cereus-Gruppe [1]. Es
wachst bei Temperaturen von 18 bis 52 °C (Temperaturoptimum 30 bis 37 °C) [1, 2] .

B. cytotoxicus wurde zuerst 1998 als Verursacher von Lebensmittelvergiftungen mit drei To-
desfallen in Frankreich isoliert und zunachst als Isolat von B. cereus identifiziert [1] . Weitere
Isolate stammen aus anderen Fallen von Lebensmittelvergiftungen in Frankreich und Deutsch-
land oder wurden nicht in Verbindung mit Lebensmittelvergiftungen aus verschiedenen Le-
bensmitteln wie Kartoffelpiree und getrockneten Insekten [3-10] sowie aus Bodenproben
isoliert [2, 11] .

Das Bakterium exprimiert das Enterotoxin Cytotoxin K-1, ein Poren-formendes Toxin, dessen
Aufnahme Durchfall auslost [1] .

Die Genome von B. cytotoxicus-Stammen enthalten Gene fir mdgliche Virulenzfaktoren. Dar-
unter sind neben dem Gen fir Cytotoxin K-1 auch Gene mit Homologie zu Genen fir Typ-VII-
Sekretionssysteme von B. anthracis und Staphylococcus aureus, den Immuninhibitor InhA von
B. anthracis, nicht-hamolytische Enterotoxine von B. cereus und die Endopeptidase ClpC von
Listeria monocytogenes [12, 13] .

B. cytotoxicus ist weder phanotypisch, noch alleine durch die Analyse der 16S rRNA-Sequenz
von anderen Vertretern der B. cereus-Gruppe zu unterscheiden. Zur eindeutigen Unterschei-
dung kénnen die Fahigkeit zum Wachstum bei hohen Temperaturen von 50 bis 52 °C, die Ana-
lyse der Sequenz des Gens panC fir die Pantothenatsyntase oder der Gesamtgenomse-
quenz, multi locus sequence typing oder MALDI-TOF herangezogen werden [12, 14-16] .

In der TRBA 466 ,Einstufung von Prokaryonten (Bacteria und Archaea)“ wird B. cytotoxicus
der Risikogruppe 1 mit dem Zusatz ,+*' zugeordnet [17].

'+: ,In Einzelfallen als Krankheitserreger nachgewiesen oder vermutet, (iberwiegend bei erheblich
abwehrgeminderten Menschen; Identifizierung der Art oft nicht zuverlassig.”



BVL_FO_05_4100_402_V2.2

Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV wird Bacillus cytotoxicus
als Spender- und Empfangerorganismus fir gentechnische Arbeiten der Risikogruppe 2 zu-
geordnet.

Begriindung

B. cytotoxicus verursacht Lebensmittelvergiftungen, an denen das Cytotoxin K-1 beteiligt ist.
Das Genom des Bakteriums enthalt Gene, die ggf. fur verschiedene Virulenzfaktoren kodieren.
Méglicherweise wurden Infektionen wie Bakteridmien oder Hautinfektionen wegen der engen
Verwandtschaft in der Vergangenheit falschlicherweise Bacillus cereus zugeordnet.
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